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Meloidogyne  incognita  es  uno  de  los  principales  patógenos  del  pimiento.  En  los 
últimos años  las  limitaciones en el uso de desinfectantes químicos han motivado el 
empleo  de  alternativas,  como  las  resistencias  genéticas.  Se  conocen  tres  genes 












Meloidogyne  incognita  es  un  nematodo 
considerado  como  uno  de  los  principales 
patógenos edáficos a escala mundial que afecta, 
entre  otros  cultivos,  al  pimiento  (Capsicum 
annuum  L.) provocándole daños en  las  raíces y 
ocasionando  descensos  importantes  en  sus 
cosechas  [1].  En  los  últimos  años,  las 
restricciones  en  el  uso  de  nematicidas  y 
desinfectantes químicos han motivado el uso de 
resistencias  genéticas  como  alternativa  para  el 
control del patógeno  [2,3]. Consecuentemente, 
en  la  actualidad  se  están  desarrollando 
programas  de  mejora  genética  con  el  fin  de 
introgresar  los  genes  de  resistencia  en  porta‐
injertos y variedades élite. 
En  pimiento  se  han  identificado  tres  genes 
mayores  de  resistencia  frente  a M.  incognita, 
denominados Me1, Me3 y N, y  localizados en  la 
misma  región  cromosómica  [4].  Sin  embargo, 
tanto  en  condiciones  controladas  como  en 
cultivo  en  campo,  se  han  encontrado  casos  de 
poblaciones virulentas a algunos de estos genes 
que  comprometen  la  eficacia  de  estas 
resistencias  [3,5].  Además  se  han  encontrado 
variedades  con  resistencia parcial  [6,7]  aunque 
no  caracterizadas genéticamente, como el  caso 
de  la  línea  P26  (una  selección  del  IMIDA).  En 
trabajos anteriores, el comportamiento de dicha 
línea  frente  a  M.  incognita  se  ha  testado  en 
diferentes  condiciones,  observándose 
diferencias  funcionales  respecto  a  las  líneas 
portadoras de los genes Me1, Me3 y N [6]. 

















Para  conocer  el  valor  fenotípico  se  testaron 
frente  a M.  incognita  10  plantas  de  las  líneas 
parentales y F1, 136 plantas de la F2 y 73 plantas 
en el caso de  las generaciones BC1 y BC2 (tabla 
1). Cada planta, que  se  cultivó  individualmente 
en  maceta,  se  inoculó  con  una  dosis  de  400 
juveniles  de  segundo  estadío  del  nematodo  y 
mantenida  durante  8  semanas  en  condiciones 
ambientales controladas (temperatura 24±2 ºC y 
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fotoperiodo  de  16  h.  de  luz).  Al  cabo  de  este 
tiempo  (duración de un ciclo del nematodo)  se 
examinaron  las  raíces  de  cada  planta 





Los  resultados  encontrados  para  las 
generaciones F2, BC1 y BC2 se analizaron con el 
test de  χ2 para  comprobar  su  ajuste  al  tipo de 
segregación  mendeliana.  La  estimación  de  los 
parámetros genéticos de aditividad, dominancia 




Los  valores  medios  del  número  de  masas  de 
huevos por planta en la línea P26 y DLL fueron 33 
y 219 respectivamente El híbrido F1 (P26 X DLL) 
mostró  un  valor  intermedio  entre  los  dos 
parentales (111 masas de huevos), lo que indica 
el carácter cuantitativo‐aditivo de  la resistencia, 
y  que  contrasta  con  el  carácter  cualitativo‐
dominante de los genes Me y N  [1,4]. 
El análisis de  las clases fenotípicas obtenidas en 
las  generaciones  F2  y BC1 mostró  un  ajuste  al 
modelo mendeliano con un solo gen implicado en 
el carácter resistente (tabla 1), y no por la acción 
de varios genes menores  tal y  como es el  caso 
para la mayoría de caracteres cuantitativos [8,9]. 
Sin  embargo  en  BC2  se  obtuvieron  diferencias 
significativas  respecto  al  modelo  propuesto 






monogénica,  considerando  interesante  llevar  a 
cabo  estudios  más  profundos,  como  la 
localización  genómica  y  sus  posibles 
interacciones con otros genes.  
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  Número de plantas       




P26  10  10  ‐  ‐         
DLL  10  ‐  ‐  10         
F1   10  ‐  10  ‐         
F2  136  45  57  34  1:2:1 (R:MR:S)  5.34   < 5.99 (df = 2, α = 0.05)  0,069 
BC1  73  37  36  ‐  1:1 (R:MR)  0.0001   < 3.84 (df = 1, α = 
0.05) 
1 
BC2  73  ‐  46  27  1:1 (MR:S)  4.92*     > 3.84 (df = 1, α = 
0.05) 
0,026 
R= resistentes; MR= parcialmente resistentes; S= susceptibles.  
* indica diferencias significativas entre valores observados y esperados. 
 
   
